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Ｔ
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GTGZAGGCrCⅢArTnⅢACC2kCrAZ4AnCC西rGrGCZl皿nGACrTGZkATCCAG毎ＣＣＡＧＣＣＣＧＴＧＣＴＺｋＨｒＧｒＴＧ野GCrzATTCJlGC
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Fig.３ＳｕｍｍａｒｉｅｓｏｆｔｈｅｖａｒｉｏｕｓｃＤＮＡｆｒｏｍＣＭＡＤＳｇｅｎｅｓ．Ａ・SchematicdiagramsofcDNA
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putativestartcodonandastopcodon,respectively・ThreeconservedmotifS(ＭADS,LandＫ)are
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sequencesofintronends・ThickunderlineshowsanalternatiｖｅｃＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅＣ・Complete
intron-likesequencesｏｆＣＭＡＤＳ６，Tnucleotidesareemphasizedbyboldface．
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学位論文審査結果の要旨
本研究は，酵母から，ヒト，高等植物にわたる転写調節因子の中に，MADSboxと呼ばれる共通の
アミノ酸配列を持つものがあり，高等植物ではそれが，４種類の花器官（がく片，花弁，雄蕊，雌蕊）
形成に主要な役割を果たしていることに注目して，花器官の形成に至らないシダ植物における
MADSbox遺伝子を解析することにより，器官形成の進化を遺伝子レベルで追跡するための第一歩を
踏み出したものである。
実験室内での容易な栽培，短い世代時間などの理由から，ミズワラビ（Ceratopterisrichardii）を
選び，そのMADSbox遺伝子の単離と解析を行い，以下のような成果を得た。
１）RNAからの効率良いMADSbox遺伝子の単離法を確立した。
２）ミズワラビRNAから４種類のMADSbox遺伝子のｃＤＮＡをクローニングし，全塩基配列の決定を
おこなった。その結果，これらの遺伝子は全て，植物型MADSbox遺伝子に特徴的な配列を保持し
ていた。このことは，シダ植物の祖先と種子植物の祖先が分岐する以前に，植物型MADSbox遺伝
子は進化をとげていたことを示唆する。
Ｓ）分子系統学的解析から，ミズワラビMADSbox遺伝子は，被子植物の花器官形成に関与する
MADSbox遺伝子群のいずれとも近縁でないことが明らかとなった。このことは，被子植物の祖先
とシダ植物の祖先が分岐した後に，花器官形成に関与するMADSbox遺伝子は被子植物で進化を遂
げたことを示唆している。
４）核相nの前葉体では，どのMADSbox遺伝子の発現も検出できなかったのに対して，核相2,の胞
子体では，栄養葉，生殖葉いずれからも検出された。
Ｓ）いずれのミズワラビMADSbox遺伝子のcDNAにも，スプライシングパターンの異なる分子種が
数多く検出された。これは植物型MADSbox遺伝子では初めてのことであり，スプライシングが起
きた近傍や，スプライシングで除かれたと考えられるＤＮＡ領域の塩基配列の解析から，ミススプ
ライシングが高頻度で起きている可能性が示唆された。
以上，本研究はシダ植物からのMADSbox遺伝子を解析することにより，多くの新事実を明らかに
し，植物の器官形成に関与する遺伝子の進化に対して示唆に富む結果を得ており，博士論文に値する
と判定した。
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